



































E(α)=玄σ(S;，t;)+ r( S;ーpt←1，S;' t; ) (2) 
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Figure 2 ROCを用いた確率的アライメントの検出能評価
実線は確率的アライメント (PA)、点線は PSI-BLAST、破線は BLASTの ROC
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